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Резюме
Одним из серьезных негативных последствий эпиде-
мии ВИЧ-инфекции является вовлечение в эпидемичес-
кий процесс женщин репродуктивного возраста и де-
тей. Проблема вертикальной передачи ВИЧ-инфекции 
не теряет своей актуальности и обусловливает необ-
ходимость проведения непрерывного мониторинга ме-
роприятий по профилактике передачи ВИЧ-инфекции 
от матери к ребенку. 
Цель: оценка эффективности комплекса мероприя-
тий по профилактике передачи ВИЧ-инфекции от ма-
тери к ребенку на Юге России. 
Материалы и методы. В работе использовались обще-
принятые методы вариационной статистики для анали-
за данных отчетных форм мониторинга Роспотребнад-
зора «Сведения о мероприятиях по профилактике ВИЧ-
инфекции, гепатитов В и С, выявлению и лечению больных 
ВИЧ» и федеральных отчетных форм № 61 «Сведения о 
контингентах больных болезнью, вызванной вирусом имму-
нодефицита человека (ВИЧ)» за 2016 г. и 2017 г., представ-
ленных территориальными центрами по профилактике 
и борьбе со СПИДом 15 субъектов Российской Федерации 
Южного и Северо-Кавказского федеральных округов. 
Результаты. В 2017 г. по сравнению с 2016 г. на терри-
тории Юга России прослежено снижение количества ро-
дов у ВИЧ-позитивных женщин. В 2017 г. в ЮФО и СКФО 
достигнуты целевые уровни охвата пар мать – дитя хи-
миопрофилактикой передачи ВИЧ-инфекции от матери к 
ребенку во время беременности (более 92%) и во время ро-
дов (более 93,5%). Выявлен высокий удельный вес женщин с 
определяемым уровнем репликации ВИЧ перед родами. 
Заключение. Проведение рекомендованных стандар-
тами профилактических мероприятий и обеспечение 
антиретровирусными препаратами позволили к 2018 г. 
значительно повысить охват ВИЧ-инфицированных 
беременных и новорожденных антиретровирусным 
профилактическим лечением, что позволило предот-
вратить заражение ВИЧ-инфекцией от матерей 8840 
детей. Обозначены проблемы, препятствующие реа-
лизации полного комплекса мероприятий по профилак-
тике вертикальной трансмиссии ВИЧ на Юге России, и 
предложены подходы для их решения.
Ключевые слова: ВИЧ-инфекция, химиопрофилакти-
ка передачи ВИЧ, вертикальная трансмиссия ВИЧ, при-
верженность терапии.
Abstract
One of the serious negative consequences of the HIV in-
fection epidemic is the involvement of women of reproduc-
tive age and children into the epidemic process. The prob-
lem of vertical HIV infection transmission does not lose its 
relevance and causes the need for continuous monitoring of 
measures to prevent the transmission of HIV from mother to 
child. The aim of the study is to evaluate the effectiveness of 
a set of measures to prevent the transmission of HIV infection 
from mother to child in the South of Russia. 
Materials and methods. The common methods of varia-
tion statistics were used in the work to analyze the data from 
the reporting forms of monitoring by Rospotrebnadzor «Im-
formation on measures for the prevention of HIV infection, 
hepatitis B and C, detection and treatment of HIV patients» 
and federal reporting forms N 61 «Information on contin-
gents of patients with a disease caused by a human immu-
nodeficiency virus (HIV)» for 2016 and 2017, presented by 
the territorial Centers for Prevention and Control of AIDS of 
15 RF subjects of the Southern Federal District and the North 
Caucasus Federal District. 
Results. In 2017, compared to 2016, the decrease in the 
number of births in HIV-positive women was traced on the 
territory of the South of Russia. In 2017, target levels of moth-
er-child coverage with chemoprevention of mother-to-child 
transmission of HIV during pregnancy (over 92%) and dur-
ing childbirth (more than 93,5%) were achieved in the South-
ern Federal District and the North Caucasus Federal District. 
A high proportion of women with a detectable level of HIV 
replication before birth was revealed. 
Conclusion. The implementation of the recommended 
by standards preventive measures and the provision of an-
tiretroviral drugs allowed to significantly increase the cov-
erage of HIV infected pregnant women and their newborns 
with antiretroviral prophylactic treatment by 2018 which 
prevented HIV infection transmission from mothers to 8840 
children. The problems that prevent the implementation of 
the full range of measures for the prevention of the vertical 
transmission of HIV in the South of Russia are identified and 
approaches for their solution are suggested.
Key words: HIV infection, chemoprophylaxis of HIV 
transmission, vertical HIV transmission, adherence to ther-
apy.
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Введение
ВИЧ-инфекция продолжает оставаться акту-
альной проблемой здравоохранения России. В свя-
зи с ростом числа ВИЧ-инфицированных все боль-
шее число женщин вовлекается в эпидемический 
процесс. На 31.12.2017 г. на Юге России на дис-
пансерном учете состояли 46 362 пациента, из них 
44,2% женщин (в 2016 г. – 44,5%, в 2015 г. – 45,7%).
Одним из естественных механизмов распрос-
транения ВИЧ является передача его вертикаль-
ным путем от инфицированной матери к ребен-
ку. Если не предпринимать никаких мер, риск пе-
редачи ВИЧ от матери к ребенку во время беремен-
ности и родов составляет от 15 до 30%, а в процессе 
грудного вскармливания – 10–20% [1]. Един-
ственным специфическим методом профилакти-
ки вертикальной ВИЧ-инфекции на сегодняшний 
день является применение антиретровирусной те-
рапии (АРВТ) у женщин с ВИЧ-инфекцией во вре-
мя беременности, родов и у новорожденных [2]. 
Современные подходы к применению антиретро-
вирусных препаратов (АРВП) для профилактики 
передачи ВИЧ от инфицированной женщины ее 
ребенку во время беременности и родов (при отка-
зе от последующего грудного вскармливания мо-
локом инфицированной женщины) значительно 
снижают риск заражения ребенка (с 30–40% до 
0,5–1%) [3]. Основной целью применения АРВП 
у ВИЧ-позитивных женщин во время беремен-
ности, родов и у новорожденных является полное 
подавление репликации ВИЧ не позднее, чем к на-
чалу последнего триместра беременности и, что 
особенно важно, к моменту родов. В исследова-
ниях показано, что вероятность инфицирования 
ребенка существенно возрастает после 35 недель 
гестации и в родах, составляя около 80% [1–2].
В соответствии с «Государственной страте-
гией противодействия распространению ВИЧ-
инфекции в Российской Федерации на период до 
2020 г. и на дальнейшую перспективу» целевые 
показатели обеспечения химиопрофилактикой 
передачи ВИЧ-инфекции от матери к ребенку 
на 2017 г. должны составлять: во время беремен-
ности – 92%, во время родов – 93,5%, новорож-
денному – 99,6%, что позволит снизить риск 
передачи ВИЧ-инфекции от матери к ребенку до 
минимальных значений [6]. Соблюдение ВИЧ-
инфицированными беременными женщинами ре-
комендаций по приему препаратов для вертикаль-
ной профилактики является важнейшим условием 
реализации стратегии, направленной на миними-
зацию риска передачи ВИЧ от матери к ребенку. 
Принимая во внимание ежегодное увеличение 
численности ВИЧ-позитивных беременных жен-
щин, состоящих на диспансерном учете в терри-
ториальных центрах по профилактике и борьбе 
со СПИДом на Юге России, работа по удержанию 
под наблюдением в период беременности и после 
родов требует постоянного совершенствования 
существующих подходов и технологий формиро-
вания приверженности в системе медицинской 
помощи в этой группе пациентов [4]. Контроль 
приверженности терапии, лабораторный монито-
ринг вирусной нагрузки на протяжении всей бе-
ременности и перед родами чрезвычайно важны, 
поскольку определяют тактику ведения родов и 
назначения схем химиопрофилактики ребенку. 
На Юге России также сохраняется актуаль-
ность совершенствования профилактики переда-
чи ВИЧ от матери ребенку. Это обусловлено уве-
личением масштабов и феминизацией эпидемии 
ВИЧ-инфекции, продолжением регистрации слу-
чаев выявления ВИЧ-инфекции у детей с перина-
тальным контактом по ВИЧ, установленной ролью 
таких детей в качестве источников инфицирова-
ния в эпидемиологически расшифрованных но-
зокомиальных очагах, а также выявлением новых 
случаев заболевания у детей с поздней (после рож-
дения) диагностикой ВИЧ-инфекции.
В этой связи в качестве важнейшего компонен-
та системы мер по противодействию эпидемии 
должен стать мониторинг проводимых мероприя-
тий с целью оценки их объема, качества и эффек-
тивности. При этом учет регионального фактора 
является необходимым условием для адекватной 
оценки постоянно меняющейся ситуации, для ее 
прогнозирования, а также для создания регио-
нально адаптированной системы мер противодей-
ствия эпидемии. 
Цель исследования – оценка эффективности 
комплекса мероприятий по профилактике пере-
дачи ВИЧ-инфекции от матери к ребенку на Юге 
России.
Материалы и методы 
В работе использовались общепринятые мето-
ды вариационной статистики для анализа данных 
отчетных форм мониторинга Роспотребнадзо-
ра «Сведения о мероприятиях по профилактике 
ВИЧ-инфекции, гепатитов В и С, выявлению и 
лечению больных ВИЧ» и федеральных отчетных 
форм № 61 «Сведения о контингентах больных 
болезнью, вызванной вирусом иммунодефицита 
человека (ВИЧ)» за 2016 г. и 2017 г., представлен-
ных территориальными центрами по профилак-
тике и борьбе со СПИДом субъектов Российской 
Федерации ЮФО и СКФО (Республика Адыгея, 
Республика Калмыкия, Республика Крым, г. Се-
вастополь, Краснодарский край, Астраханская 
область, Волгоградская область, Ростовская об-
ласть, Республика Дагестан, Республика Ингуше-
тия, Кабардино-Балкарская Республика, Карачае-
во-Черкесская Республика, Республика Северная 
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Осетия – Алания, Чеченская Республика, Ставро-
польский край).
Статистическая обработка полученных резуль-
татов проводилась с помощью программного обес-
печения Microsoft Office. 
Результаты и обсуждение 
По данным Южного окружного центра по про-
филактике и борьбе со СПИДом, на 1 января 2018 г. 
среди населения Юга России (ЮФО+СКФО) вы-
явлено 63 406 россиян, живущих с ВИЧ/СПИД, 
что составляет 241,5 случаев на 100 тысяч населе-
ния. Этот показатель ниже среднероссийского в 
2,7 раза (в целом по России на 31.12.2017 г. − 643,8 
на 100 тыс. населения). Наиболее пораженными 
субъектами на Юге России были Республика Крым 
(743,6 на 100 тыс.), г. Севастополь (584,7 на 100 тыс.) 
и Волгоградская область (388,4 на 100 тыс.); наиме-
нее пораженными – Республика Дагестан (64,4 на 
100 тыс.), Республика Калмыкия (77,0 на 100 тыс.), 
Кабардино-Балкарская Республика и Карачаево-
Черкесская Республика (86,6 и 86,7 на 100 тыс. со-
ответственно).
В 2016 и 2017 гг. на Юге России было заре-
гистрировано 8076 и 8622 новых случаев ВИЧ-
инфекции соответственно. Показатель заболева-
емости в ЮФО и СКФО в 2017 г. был более чем в 
2 раза ниже, чем в целом по России (32,8 против 
71,2 на 100 тыс. населения). В 2017 г. по сравне-
нию с 2016 г. показатель заболеваемости ВИЧ-
инфекцией на Юге России увеличился на 6,8%, что 
может быть обусловлено как активизацией эпиде-
мического процесса, так и увеличением на 18,5% 
числа лиц, прошедших тест на ВИЧ.
Ведущими факторами эпидемиологического 
риска заражения ВИЧ на Юге России в 2017 г. были 
«незащищенные» гетеросексуальные контакты с 
ВИЧ-инфицированными половыми партнерами 
(57,8%) и нарушение правил проведения инъекций 
при немедицинском внутривенном употреблении 
наркотиков (38,3%).
Обращает на себя внимание тот факт, что в 
2017 г. по сравнению с 2016 г. число новых случа-
ев ВИЧ-инфекции у лиц, практикующих потре-
бление инъекционных наркотиков, выросло на 
10,0%, а число людей, заразившихся ВИЧ при не-
защищенных гетеросексуальных контактах, – на 
19,9%, что свидетельствует об активизации пере-
дачи ВИЧ-инфекции как гетеросексуальным, так и 
наркотическим путями. Кроме того, в 2017 г. ВИЧ-
инфекция была диагностирована у 169 мужчин, 
имеющих секс с мужчинами, что в 1,8 раза выше 
показателя 2016 г.
В 2017 г. по сравнению с 2016 г. на территории 
Юга России прослежено снижение количества ро-
дов у ВИЧ-позитивных женщин (с 1147 в 2016 г. до 
1047 в 2017 г.) (рис. 1). 
Соответственно, уменьшилось и число рожден-
ных детей (с 1227 чел. в 2016 г. до 1109 в 2017 г.). 
Снижение анализируемого показателя обусловле-
но уменьшением числа рожденных детей в ЮФО 
(с 1042 детей в 2016 г. до 906 детей в 2017 г.). 
В СКФО, напротив, в рассматриваемый период 
родилось больше детей (196 чел. в 2017 г. по срав-
нению со 183 чел. в 2016 г.). 
За период с 01.01.1987 г. по 31.12.2017 г. на Юге 
России на диспансерном наблюдении по перина-
тальному контакту по ВИЧ состояло 12 970 детей, 
из них у 838 установлен ВИЧ-позитивный статус 
(табл. 1).
 Таблица 1
Основные показатели эпидситуации  
по ВИЧ-инфекции на Юге России на 31.12.2017г.
№ 
п/п
Показатель СКФО ЮФО Юг 
России
1 Кумулятивное число случаев 
ВИЧ-инфекции
15162 82594 97756








4 Кумулятивное число 
умерших больных СПИД
391 8667 9058




6 Всего детей, рожденных 
от ВИЧ-инфицированных 
матерей, снятых с 
диспансерного учета
1225 7615 8840
7 Всего детей, рожденных 
от ВИЧ-инфицированных 
матерей, с подтвержденным 
ВИЧ-позитивным статусом
144 694 838
Рис. 1. Количество беременностей и родов  
у ВИЧ-инфицированных женщин на Юге России 
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Практически все женщины (95%) получали три 
и более антиретровирусных препарата. 
Ведущим фактором риска перинатального 
инфицирования является высокая вирусная на-
грузка в крови матери в третьем триместре бере-
менности и в родах. Исследование вирусной на-
грузки перед родами было проведено в 2017 г. 909 
женщинам – 82,6% от общего числа беременных 
женщин, состоящих на диспансерном учете в тер-
риториальных центрах по профилактике и борьбе 
На 31.12.2017 г. 1031 ребенок находится на дис-
пансерном наблюдении до установления ВИЧ-
статуса, 8840 детей сняты с диспансерного наблю-
дения в связи с отсутствием ВИЧ-инфекции.
В 2017 г. диагноз ВИЧ-инфекции был установ-
лен 24 детям, которые заразились ВИЧ от матерей 
во время беременности и родов, что в 1,4 раза ниже 
по сравнению с аналогичными данными прош лого 
года (рис. 2).
СКФО – 86,0%). В 6 субъектах Российской Феде-
рации в ЮФО и СКФО в 2017 г. показатель охвата 
трехэтапной антиретровирусной профилактикой 
превышал 90%, в остальных субъектах – колебал-
ся между 81,3% и 88,9%. Анализ многолетней дина-
мики этого показателя на Юге России показал, что 
на протяжении последних 9 лет он сохраняется на 
стабильно высоком уровне с колебаниями от 87,9% 
до 91,5% (табл. 2).
Благодаря усилению мер по совершенство-
ванию профилактики передачи ВИЧ от матери 
ребенку (ППМР), с 2008–2009 гг. на Юге России 
сохраняются высокие показатели охвата женщин 
химиопрофилактикой в период беременности и 
родов (см. табл. 2). В ЮФО в 2017 г. АРВП с профи-
лактической и/или лечебной целью в период бере-
менности получили 92,0% ВИЧ-инфицированных 
женщин, в СКФО – 93,2% (в 2016 г. 90,2% и 92,2% 
соответственно); в период родов: в ЮФО – 95,2% 
случаев, в СКФО – 95,3% (в 2016 г. 99,7% и 96,6% 
соответственно) (рис. 3). 
Рис. 2. Динамика числа детей, рожденных  
ВИЧ-позитивными женщинами на Юге России
Доказано, что наиболее важным фактором, вли-
яющим на вероятность передачи ВИЧ-инфекции 
от матери ребенку, является концентрация ВИЧ в 
крови женщины во время беременности и родов 
[5, 6]. Чрезвычайно важно обеспечить полное по-
давление вирусной репликации как можно рань-
ше во время беременности. Только проведение 
высокоэффективной комбинированной АРВТ с 
профилактической или лечебной целью позволит 
успешно решить данную задачу. 
Доля ВИЧ-инфицированных беременных жен-
щин, которым проводилась химиопрофилактика 
передачи ВИЧ от матери ребенку или антиретро-
вирусная терапия, на Юге России в 2017 г. соста-
вила 95,8% (в 2016 г. – 96,5%). 
Наиболее эффективной трехэтапной анти-
ретровирусной профилактикой (прием АРВП во 
время беременности, в родах и новорожденному) 
в 2017 г. в ЮФО было охвачено 88,9% пар «мать – 
ребенок», по СКФО – 91,6% (в 2016 г. анализиру-
емый показатель составлял по ЮФО – 88,4%, по 
Таблица 2
 Динамика охвата ВИЧ-инфицированных женщин и рожденных ими детей антиретровирусной 
профилактикой в ЮФО и СКФО за период с 2006 по 2017 г. (%)
Способ проведения химиопрофилактики 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017
В период беременности 67,4 85,0 88,9 91,0 89,4 88,5 90,4 91,7 93,5 91,1 88,7 92,0
Во время родов 82,9 91,5 92,2 94,6 93,9 92,6 94,0 95,2 96,2 96,5 93,9 95,2
Детям 89,0 95,0 97,1 97,7 97,8 97,3 97,3 98,3 99,0 98,3 98,0 98,3
Трехэтапная 67,4 83,8 83,7 89,8 89,6 87,9 89,1 89,4 91,5 91,2 87,9 89,4
Рис. 3. Охват химиопрофилактикой на различных 
этапах ППМР на Юге России в 2017 г. (%)
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со СПИДом. Определяемый уровень репликации 
ВИЧ, повышающий риск инфицирования плода и 
новорожденного, выявлен у 253 женщин (23,0%). 
Детям, родившимся от ВИЧ-инфицированных 
матерей, химиопрофилактика вертикальной пере-
дачи ВИЧ в 2017 г. проводилась в ЮФО в 98,6% слу-
чаев, в СКФО – в 96,8% (в 2016 г. – 98,0% и 96,7% 
соответственно). В половине случаев (51,6%) хими-
опрофилактика детям проводилась тремя и более 
препаратами.
Заключение
Современная ситуация по ВИЧ-инфекции на 
Юге России характеризуется увеличением мас-
штабов и феминизацией эпидемии, повышением 
роли полового пути передачи вируса, ежегодным 
ростом числа новых случаев инфицирования. 
Вместе с тем, имеются и позитивные результа-
ты в области противодействия эпидемии ВИЧ/
СПИДа. Если в 2001 г. в Российской Федера-
ции у каждого пятого ребенка, родившегося от 
ВИЧ-инфицированной матери, определен ВИЧ-
положительный статус, то в 2016–2017 гг. риск 
перинатальной передачи составил менее 2% [8]. 
В ЮФО и СКФО в течение последних лет также 
наблюдаются определенные успехи в области уси-
ления противодействия эпидемии ВИЧ/СПИДа 
и реализации системы ППМР. Проведение реко-
мендованных стандартами профилактических ме-
роприятий и обеспечение антиретровирусными 
препаратами позволили к 2018 г. значительно по-
высить охват ВИЧ-инфицированных беременных 
и новорожденных антиретровирусным профилак-
тическим лечением. В 2017 г. на Юге России до-
стигнуты целевые уровни охвата пар мать – дитя 
химиопрофилактикой передачи ВИЧ-инфекции 
от матери к ребенку во время беременности (более 
92%) и во время родов (более 93,5%). Благодаря эф-
фективному проведению комплекса мероприятий 
по профилактике передачи ВИЧ-инфекции от ма-
тери к ребенку на Юге России на 01.01.2018 г. уда-
лось предотвратить заражение ВИЧ-инфекцией 
от матерей 8840 детям. Однако все еще остаются 
проблемы, препятствующие реализации полного 
комплекса мероприятий ППМР и лечения детей 
с ВИЧ-инфекцией. Необходимо усилить проводи-
мые мероприятия для повышения уровня обеспе-
чения химиопрофилактикой детей, рожденных от 
ВИЧ-инфицированных матерей, до целевого поро-
га – 99,6%. Настораживающим фактором являет-
ся высокий удельный вес женщин с определяемым 
уровнем репликации ВИЧ перед родами, что мо-
жет быть следствием недостатков в организации 
работы по повышению и сохранению привержен-
ности проводимому лечению. Для решения данной 
проблемы следует повысить качество диспансер-
ного наблюдения и развивать программы по со-
провождению беременных и родивших женщин 
с привлечением мультидисциплинарных команд 
специалистов. Для дальнейшего снижения риска 
инфицирования плода и новорожденного необхо-
димо обратить особое внимание на беременных с 
высокой вирусной нагрузкой в третьем триместре 
беременности и родах, обеспечить обязательное 
назначение таким женщинам высокоактивной ан-
тиретровирусной терапии, при необходимости с 
учетом устойчивости ВИЧ к применяемым лекар-
ственным препаратам.
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Резюме
Лекарственная устойчивость микобактерий тубер-
кулеза создает серьезные проблемы в борьбе с туберкуле-
зом. Генотипы Beijing и Latin-American Mediterranean (LAM) 
Mycobacterium tuberculosis являются распространенными 
генотипами, ответственными за туберкулез с множе-
ственной лекарственной устойчивостью во многих регио-
нах мира. Однако сведения об обобщенной распространен-
ности этих генотипов M. tuberculosis в Российской Федера-
ции и странах ближнего зарубежья отсутствуют. 
Цель: изучение распространенности генотипов 
Beijing и LАМ на территории РФ и стран ближнего за-
рубежья с использованием систематического обзора и 
мета-анализа. 
Для систематического обзора были отобраны пуб-
ликации, в которых оценивалась распространенность 
различных генотипов M. tuberculosis, изолированных 
от больных туберкулезом органов дыхания в изучаемых 
регионах. Источниками систематического обзора были 
28 публикаций (2005–2017 гг.), которые были включены 
в исследование после оценки 121 публикации из несколь-
ких баз данных, включая RSCI, PubMed, Google.Scholar. 
Данные оценивались с использованием модели слу-
чайных эффектов пакета программного обеспечения 
Open meta-analyst. В обзоре было исследовано 5627 
штаммов M. tuberculosis, изолированных от больных 
туберкулезом, которые проживали в 18 субъектах РФ, 
странах СНГ и ближнего зарубежья – Беларуси, Украи-
не, Эстонии, Казахстане, Кыргызстане, Узбекистане, 
Туркменистане, Грузии.
Обобщённая распространенность генотипов 
Beijing и LAM на территории России и стран ближ-
него зарубежья составила 56,1% (95% ДИ 50,3–62,0) 
и 11,8% (95% ДИ 9,5–14,1) соответственно. Резуль-
таты исследования демонстрируют значительную 
распространенность эпидемиологически значимого 
генотипа Beijing, показатель которого превышает 
распространенность в эндемичном азиатском регионе. 
Abstract
Mycobacterium tuberculosis drug resistance poses a seri-
ous problem in fight against tuberculosis (TB). Beijing and 
Latin-American Mediterranean (LAM) are widespread geno-
types of Mycobacterium tuberculosis responsible for multi-
drug resistant TB in many world regions. However a summa-
rized information on their prevalence in Russian Federation 
and neighboring countries of the former Soviet Union (FSU) 
is not available.
The aim of this study was to estimate prevalence of the 
Beijing and LAM genotypes in Russia and other FSU coun-
tries based on the systematic review and meta-analysis meth-
ods.
The systematic review was based on publications with 
information on prevalence of different genotypes of M. tu-
berculosis strains from pulmonary TB patients in the stud-
ied regions. In total, 121 publications found in Russian Sci-
ence Citation Index, PubMed, and Google Scholar served for 
initial analysis and 28 publications published in 2005-2017 
were included in the systematic analysis.
Meta-analysis was performed under random effect model 
with Open Meta-Analyst package. A total of 5627 M. tuber-
culosis strains isolated from TB patients from 18 regions of 
Russian Federation and 8 FSU countries (Belarus, Ukraine, 
Estonia, Georgia, Kazakhstan, Uzbekistan, Kyrgyzstan and 
Turkmenistan).
The mean prevalence of the Beijing and LAM genotypes 
in the above studied areas was 56.1% (95% CI 50.3–62.0) 
and 11.8% (95% CI 9.5–14.1), respectively. These results 
demonstrate a significant prevalence of the epidemiological-
ly important Beijing genotype, exceeding that in its endemic 
Asian region.
Information on prevalence of M. tuberculosis genotypes 
in Russia and neighboring countries permits an improvement 
of the monitoring of the particular circulating strains, predic-
tion of dynamic changes in TB incidence and optimization of 
the TB control measures. 
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Сведения о распространенности генотипов 
M. tuberculosis в регионах РФ и странах ближнего зару-
бежья позволят совершенствовать систему монито-
ринга за особенностями циркулирующего возбудителя, 
прогнозировать динамику заболеваемости населения, 
оптимизировать профилактические мероприятия с 
оценкой их эффективности и качества. 
Ключевые слова: туберкулез, распространенность, 
генотип, M. tuberculosis, Beijing, Latin-American Mediter-
ranean, LAM.
Введение
В 2016 г. в мире было выявлено 10,4 млн новых 
случаев заболевания и 1,7 млн случаев смерти от 
туберкулеза, 490 000 новых случаев туберкуле-
за были вызваны микобактериями туберкулеза 
с множественной лекарственной устойчивостью 
(МЛУ). Почти половина этих случаев зарегистри-
рована в Индии, Китае и Российской Федерации 
[1].
Сохраняющаяся тенденция к росту распро-
страненности лекарственно-устойчивых штаммов 
Mycobacterium tuberculosis является серьезной 
проблемой общественного здравоохранения, ко-
торая ставит под угрозу прогресс, достигнутый в 
борьбе с туберкулезом [2].
В ряде регионов мира повышенный уровень 
распространенности туберкулеза с МЛУ связан 
с особенностями структуры циркулирующей по-
пуляции M. tuberculosis, которая характеризуется 
преобладанием отдельных генетических линий и 
сублиний [3–5].
Долгое время общепринятым было утвержде-
ние, что M. tuberculosis характеризуется высоким 
уровнем генетической гомогенности [6]. Однако 
накопление знаний в области молекулярно-гене-
тических исследований микобактерий продемон-
стрировало более высокий уровень генетической 
изменчивости, чем предполагалось первоначально 
[7, 8]. Применение современных методов молеку-
лярного типирования (IS6110-RFLP-типирование, 
сполиготипирование, MIRU-VNTR и др.) позво-
лило определить филогенетическую структуру 
M. tuberculosis и структурировало большинство 
его основных семейств и генотипов [8–10].
В настоящее время известно 7 генетических ли-
ний M. tuberculosis, среди которых относительно 
эволюционно «молодыми» генетическими лини-
ями являются Восточно-Азиатская, Центрально-
Азиатская и Евро-Американская линии [9–11]. 
Восточно-Азиатская линия содержит штаммы, 
которые в основном принадлежат к генетическо-
му семейству Beijing. Изоляты Beijing впервые 
были обнаружены в 1992–1994 гг. в Китае (г. Пе-
кин), в дальнейшем на территории США, Восточ-
ной Азии, России и стран бывшего СССР [4, 5, 
12–14]. В отдельных географических регионах 
распространенность генотипа Beijing составляла 
от 10% до 90% анализируемых штаммов [3–5, 10, 
13]. C момента первого описания генотип Beijing 
M. tuberculosis привлекает к себе все большее вни-
мание, характеризуясь ассоциацией с МЛУ, повы-
шенной вирулентностью и трансмиссивностью и, 
наряду с миграцией людей, способностью форми-
ровать глобальное распространение некоторых 
клонов [3, 5, 14].
Генотип LAM (Latin-American and Mediterranean, 
латиноамериканско-средиземноморское семей-
ство) является частью большой и гетерогенной 
Евро-Американской линии M. tuberculosis [8, 
10]. Одна из его сублиний LAM-RUS представ-
ляет собой эндемичный, исторический генотип 
M. tuberculosis в России, вероятного региона его 
отдаленного происхождения. Выявлена высокая 
распространенность изолятов LAM-RUS в странах 
бывшего СССР и ограниченная их циркуляция в 
других регионах мира как спорадических изоля-
тов разных сполиготипов [10,15]. 
Использование в эпидемиологических иссле-
дованиях современных молекулярно-генетиче-
ских методов позволило не только оценить генети-
ческое разнообразие популяционной структуры 
M. tuberculosis, но и осуществлять эпиднадзор и кон-
троль в контексте эпидемиологии туберкулеза как 
на глобальном, так и на региональном уровне [14].
Хотя на данный момент опубликовано опреде-
ленное количество результатов молекулярно-гене-
тических исследований популяции M. tuberculosis 
в разных регионах мира, мы не нашли попытки 
анализа обобщенной распространенности наибо-
лее значимых в эпидемиологическом аспекте ге-
нотипов, циркулирующих на территории России, 
стран СНГ и ближнего зарубежья. 
Цель исследования – оценка распростра-
ненности генотипов Beijing и Latin-American-
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Mediterranean на территории Российской Федера-
ции, стран СНГ и ближнего зарубежья с использо-
ванием мета-анализа на основе систематического 




Систематический обзор посвящён изучению 
распространенности M. tuberculosis генотипов 
Beijing и LAM в Российской Федерации и странах 
ближнего зарубежья. Для обзора были отобраны 
публикации результатов поперечных, когортных 
исследований и исследований типа случай – кон-
троль, в которых оценивалась распространенность 
различных генотипов M. tuberculosis, изолирован-
ных от больных в изучаемых регионах. Исключа-
лись публикации, в которых не было чёткого опи-
сания изучаемой популяции, места и времени за-
бора клинического материала.
Поиск проводился на глубину 12 лет по базе 
данных Russian Science Citation Index с исполь-
зованием ключевых слов: tuberculosis, генотип, 
Beijing, LAM, распространенность. Дополнитель-
но проводился поиск в PubMed, Google.Scholar и 
ручной поиск по библиографическим спискам из 
найденных обзорных статей. Дата последнего по-
иска – 10 января 2018 г.
Извлечение данных и определения
Найденные в базах данных записи оценива-
лись на соответствие теме обзора по названию и 
абстракту независимо двумя авторами. После ис-
ключения дублирований статей, признанных при-
годными, были получены полнотекстовые публи-
кации, которые более детально изучались неза-
висимо двумя авторами на предмет соответствия 
теме обзора, и, в случае положительного решения, 
из них извлекались данные. Для извлечения дан-
ных из публикаций использовалась форма, содер-
жащая следующие сведения: авторы, дата публи-
кации, изучаемая популяция (территория), дата 
забора материала, дизайн, размер выборки, коли-
чество штаммов M. tuberculosis изучаемых геноти-
пов. В случае, если в одной публикации представ-
лялись результаты, полученные в разных популя-
циях, такие результаты учитывались раздельно. 
Статистический анализ
Основные результаты исследований представ-
лены в виде долей, поэтому данные были подверг-
нуты арксинус-трансформации, которая признана 
наиболее надёжной для улучшения их статистиче-
ских свойств [16]. Для обобщения результатов ис-
следований использовалась модель случайных эф-
фектов (метод Der Simonian & Laird) в приложении 
Open meta-analyst [17]. Для каждого мета-анализа 
вычислялся критерий Хиггинса – Томпсона (I2), 
при величине которого свыше 75% гетерогенность 
результатов исследований считалась высокой [18]. 
Был запланирован и проведен анализ распростра-
ненности генотипов Beijing и LAM в подгруппах 
(федеральные округа РФ и страны ближнего за-
рубежья). Подгруппы федеральных округов РФ 
(Дальневосточный, Уральский, Северо-Западный, 
Центральный, Сибирский, Приволжский) состав-
ляли исследования, проведённые с участием на-
селения регионов, входящих в состав соответству-
ющего федерального округа РФ. Для стран СНГ 
и ближнего зарубежья были запланированы три 
подгруппы: Среднеазиатская, Закавказская и Ев-
ропейская.
Не исключена значительная вероятность пу-
бликационного смещения ввиду относительно не-
большого количества опубликованных данных по 
изучаемым регионам. 
Результаты и обсуждение
Из 121 найденной в базах данных записи 83 
были исключены (не соответствовали теме обзо-
ра), из оставшихся 38 публикаций были исключе-
ны 10 (из-за отсутствия необходимой информа-
ции). Таким образом, в мета-анализ были включе-
ны 28 публикаций, характеристики которых пред-
ставлены в таблице.
В общей сложности было исследовано 5627 
штаммов M. tuberculosis, изолированных от боль-
ных активным туберкулезом, проживающих в 18 
субъектах РФ, странах СНГ– Беларуси, Казахста-
не, Кыргызстане, Туркменистане, Узбекистане, 
Украине и ближнего зарубежья – Грузии и Эсто-
нии.
В изученной популяции M. tuberculosis в боль-
шинстве географических регионов преобладали 
2 генотипа – Beijing (n=3263) и LAM (n=601). 
Обобщённая распространённость генотипов 
Beijing и LAM на территории России и стран ближ-
него зарубежья составила 56,1% (95% ДИ 50,3–
62,0) и 11,8% (95% ДИ 9,5–14,1%) соответственно 
(рис. 1, 2).
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Рис. 1. Мета-анализ распространенности M. tuberculosis генотипа Beijing на территории РФ и стран ближнего 
зарубежья
Рис. 2. Мета-анализ распространенности M. tuberculosis генотипа LAM на территории РФ и стран ближнего зарубежья
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Анализ в подгруппах
Подгруппа Центрального федерального округа 
(ЦФО) была представлена двумя исследованиями 
[19, 20], обобщённая распространённость генотипа 
Beijing в ЦФО составляла 65,7% (95% ДИ 59,3–72,1) 
и генотипа LAM – 14,2% (95%ДИ 9,4–18,9). 
В подгруппе Северо-Западного федерального 
округа (СЗФО), представленной пятью исследо-
ваниями [21–25], обобщённая распространён-
ность генотипа Beijing составляла 58,6% (95% ДИ 
48,3–68,9) с гетерогенностью I2=80,8% (р<0,001) и 
генотипа LAM 14,4% (95%ДИ 9,8–19,0) с гетероген-
ностью I2=50,3% (р=0,09).
В подгруппе Приволжского федерального окру-
га (ПФО), представленной двумя исследованиями 
[26–27], обобщённая распространённость гено-
типа Beijing составляла 58,5% (95% ДИ 32,1–84,8) 
с гетерогенностью I2=97,53% (р<0,001) и геноти-
па LAM 5,5% (95%ДИ 1,3–12,3) с гетерогенностью 
I2=96,0% (р<0,001).
В подгруппе Уральского федерального окру-
га (УФО), представленной тремя исследованиями 
[28–30], обобщённая распространённость гено-
типа Beijing составляла 74,4% (95% ДИ 57,5–91,2) 
с гетерогенностью I2=95,7% ((р<0,001) и генотипа 
LAM 8,1% (95%ДИ 3,4–12,7) с гетерогенностью 
77,15% (p=0,013).
В подгруппе Сибирского федерального округа 
(СФО), представленной пятью исследованиями 
[31–35], обобщённая распространённость геноти-
пов Beijing и LAM составляла 61,8% (95% ДИ 53,1–
70,5) с гетерогенностью I2=82,6% (p<0,001) и 11,7% 
(95%ДИ 7,9–15,5) с гетерогенностью I2=59,0% 
(р=0,045) соответственно.
В подгруппе Дальневосточного федерального 
округа (ДФО), представленной тремя исследова-
ниями [34, 36, 37], обобщённая распространён-
ность генотипов Beijing и LAM составляла 41,4% 
(95% ДИ 31,9–50,9) и 6,2% (95%ДИ 3,0–9,4) соот-
ветственно с гетерогенностью I2=82,7% (p=0,003) 
и I2=61,8% (p=0,073).
Европейскую подгруппу стран СНГ и ближне-
го зарубежья составило пять исследований [38–
42]. Обобщённая распространённость генотипа 
Beijing составляла 43,0% (95% ДИ 33,7 – 52,4%) с 
гетерогенностью I2=83,1% (р=0,000) и генотипа 
LAM 18,9% (95%ДИ 6,5-31,4) с гетерогенностью 
I2=95,0% (р=0,000).
Закавказскую подгруппу стран ближнего за-
рубежья составило единственное исследование в 
Грузии [43], что исключило проведение в ней ме-
та-анализа.
Среднеазиатскую подгруппу стран СНГ соста-
вили четыре исследования [13, 44–46]. Обобщён-
ная распространённость генотипа Beijing состав-
ляла 62,1% (95% ДИ 50,4–71,9) с гетерогенностью 
I2=86,0% (р<0,001) и генотипа LAM 8,2% (95% ДИ 
4,6–11,8) с гетерогенностью I2=26,0% (р=0,259).
Данный систематический обзор был направлен 
на обобщение существующих сведений о распро-
странённости основных генотипов M. tuberculosis 
в Российской Федерации, странах СНГ и ближне-
го зарубежья.
В обзоре были рассмотрены 28 релевантных пу-
бликаций, описывающих молекулярно-генетичес-
кие особенности циркулирующей популяции 
M. tuberculosis в различных регионах России и 
стран ближнего зарубежья с использованием раз-
личного набора методов генотипирования. Обоб-
щённая распространенность генотипов Beijing и 
LAM на территории России и стран ближнего зару-
бежья составила 56,1% (95% ДИ 50,3–62,0) и 11,8% 
(95% ДИ 9,5–14,1) соответственно. Полученная 
обобщённая оценка характеризовалась высокой 
гетерогенностью (I2=95,2%, p=0,000) в отношении 
генотипа Beijing и 87,3% (p=0,000) в отношении 
генотипа LAM, связанной, в частности, с различ-
ными подходами к формированию исследуемых 
выборок больных туберкулезом, в которые входили 
впервые выявленные случаи, рецидивы, больные 
с резистентным формами туберкулеза, случаи 
туберкулеза в сочетании с ВИЧ-инфекцией.
Эпидемиологические проявления туберкуле-
за во многом зависят от наличия значительного 
биогеографического разнообразия возбудителя. 
Генотипические линии комплекса M. tuberculosis 
возникли в течение последних нескольких тысяч 
лет в результате совместной адаптации с организ-
мом человека [47]. Штаммы M. tuberculosis геноти-
па Beijing стали эндемичными в Восточной Азии, 
Южной Африке и Северной Евразии [5, 14, 46]. 
Опубликованные данные систематического обзо-
ра, посвященного изучению распространенности 
генотипа Beijing в мировой популяции [4], свиде-
тельствуют об активной циркуляции указанного 
генотипа в мире, обобщенная распространенность 
которого составляла 33,2% (95% ДИ 31,4–35,2). Са-
мая высокая распространенность наблюдалась в 
странах Азии – 44,7% (95% ДИ 35,9–49,8), Евро-
пы – 27,9% (95% ДИ 25,6–30,1), Африки – 12,5% 
(95%ДИ 8,9–16,2). Наименьшая распространен-
ность генотипа Beijing обнаружена в Америке – 
8,9% (6,9–10,9). Кроме того, 81,3% штаммов были 
ассоциированы с множественной лекарственной 
устойчивостью.
Распространение отдельных клонов генотипа 
Beijing, характеризующихся множественной ле-
карственной устойчивостью по всей Центральной 
Азии и России, происходило одновременно с из-
менением системы общественного здравоохране-
ния в бывшем Советском Союзе [13]. В нашем ис-
следовании, проведенном на территории России 
и ближнего зарубежья, обобщенная распростра-
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ненность генотипа Beijing превышала не только 
мировую распространенность, но и распростра-
ненность в наиболее эндемичном азиатском реги-
оне. По данным официальной статистики, в Рос-
сийской Федерации в 2016 г. распространенность 
туберкулеза с множественной лекарственной 
устойчивостью возбудителя составляла 25,8 на 100 
тысяч населения, в том числе в Дальневосточном 
федеральном округе – 51,8 на 100 тысяч населе-
ния, Сибирском – 46,0 на 100 тысяч населения, 
в Уральском – 33,0, Приволжском – 25,9, Севе-
ро-Западном – 16,4, в Центральном федеральном 
округе – 11,5 на 100 тысяч населения [48].
На территории Северной и Южной Америки в 
общей сложности 80,8% циркулирующих штаммов 
принадлежат Евро-Американской линии, среди 
которой более 30% занимает генотип LAM, име-
ющий в своей структуре более 11 сублиний [49]. 
В нашем исследовании обобщенная распростра-
ненность генотипа LAM составляла 11,8% с преоб-
ладанием сублинии LAM-RUS. В иберо-американ-
ском и карибском регионах обнаружена высокая 
распространенность сублинии LAM RD-Rio [15]. 
Полученные нами данные могут представлять 
определенный интерес в системе эпидемиологи-
ческого надзора за туберкулезной инфекцией в 
аспекте мониторинга за циркуляцией генотипов 
M. tuberculosis, а также прогнозирования динами-
ки заболеваемости населения, совершенствова-
ния профилактических мероприятий, оценки их 
эффективности и качества.
Исследование выполнено при финансовой под-
держке РФФИ в рамках научного проекта № 17-04-
00367.
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